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Introducción 


Durante los últimos 20 años se produ- 
jeron significativos progresos en lo referente a 
técnicas de citogenética con microscopía óp- 
tica. La citogenética basada en el número, di- 
mensiones y forma de los cromosomas de las 
especies han dado lugar a la actual citogenética 
molecular, que surge del empleo de método 
propios de la Bioquímica y la Biología Mole- 
cular aplicados al estudio del cariotipo. 

Los cromosomas constituyen el ordena- 
miento dinámico y estable del material gené- 
tico en grupos de ligamiento. En un sentido 
amplio, el término cromosoma designa tanto 
al ordenamiento de los genes en las bacterias 
y los virus, como a las pequeñas cantidades 
de ADN localizadas en los plástidos y en las 
mitocondrias y a las complejas estructuras nu- 
cleoproteicas de los núcleos de animales y plan- 
tas superiores. Sin embargo, si se acepta la dis- 
quisición hecha por Chatton (1920) (citado por 
Ris y Kubai, 1970) en seres procariotas (virus, 
bacterias y cianofitas) y seres eucariotas (anima- 
les y plantas con células nucleadas), se puede 
coincidir con Ris y Kubai (1970) en que el 
término cromosoma debe quedar restringido 
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a estos últimos organismos y con ese sentido 
lo emplearemos. 

Los cromosomas de una especie deter- 
minada tienen características que le son pro- 
pias: Número, tamaño y forma. Este concepto 
constituye la base axiomática de la citotaxo- 
nomía y de hecho hace que el complemento 
cromosómico pueda ser considerado como uno 
de los componentes de la definición biológi- 
ca de especie, analizable con sentido evolutivo 
y taxonómico. 

En este trabajo se intentará presentar 
un panorama general de las distintas técnicas 
citomoleculares, haciendo especial referencia 
a su empleo para la resolución de problemas 
citotaxonómicos mediante ejemplos de su apli- 
cación en cada caso particular. 


I. Cromosomas compartidos. 
Concepto morfológico. 


Cuando se estudian los cromosomas de 
especies filogenéticamente relacionadas, es po- 
sible determinar ciertas analogías entre los ca- 
tiotipos, Los estudios morfométricos pueden 
revelar la existencia de cromosomas de igual 
tamaño y morfología en dos 6 más especies. 
Cuando las evidencias no dejan lugar a dudas, 
estos cromosomas pueden considerarse como 
cromosomas compartidos por esas especies y 
corresponden a cromosomas del ancestro co- 
mún que han permanecido inalterados a lo largo 


28 ACTA ZOOLOGICA LILLOANA XXXIV (1979) 


de la evolución. 

Un ejemplo claro de cromosomas compar- 
tidos se encuentra en distintas especies del gé- 
nero Akodon (1) (Rodentia, Cricetidae). En la 
Tabla 1 se ilustran las dimensiones del cromo- 
soma 1 y del autosoma más pequeño de dis- 
tintas especies de este género y de una especie 
del género relacionado, Bolomys. 

En lo referente al cromosoma 1 de Ako- 
don existen tres agrupamientos: las especies con 
cromosoma 1 acrocéhtrico, de alrededor del 
10% del complejo haploide; las especies con 
cromosoma 1 metacéntrico, con brazo largo 
del 10% y brazo corto del 9% del complejo 
haploide y las especies con cromosoma 1 acro- 
céntrico de aproximadamente el 6% del com- 
plejo haploide. A. illuteus posee un cromosoma 
1 distinto de las demás especies, ya que sola- 
mente compartiría la porción correspondiente 
al brazo largo, que por otra parte podría 
ser una porción cromosómica compartida por 
todas las especies excepto A. longipilis.y A. 
xanthorhinus. En cuanto al autosoma más pe- 
queño, que es metacéntrico, aparece compar- 
tido por todas las especies. 

En síntesis, si se tienen en cuenta sola- 
mente las características morfométricas del 
cariotipo, el cromosoma compartido puede 
definirse como el cromosoma 6 segmento cro- 
mosómico que presenta la misma morfología 
y el mismo tamaño en especies filogenéticamen- 
te relacionadas. 


II. Duplicación cromosómica 


La citogenética molecular se inicia prác- 
ticamente con el desarrollo de las técnicas de 
estudio de la duplicación cromosómica median- 
te precursores radiactivos (Taylor et al., 1957). 

El método se basa en la incorporación 
de una base nitrogenada radiactiva a la mo- 
lécula de ADN durante la duplicación y en la 
detección de la sustancia en los cromosomas 





(1) Los nombres científicos mencionados en este tra- 
bajo corresponden a los nombres empleados por los 
autores en las publicaciones a que se hace referencia 
en Cada caso. 


en metafase gracias a la radiación emitida, 
mediante el empleo de técnicas radioautográ- 
ficas. La sustancia más empleada es la timidina 
tritiada, ya que la base timina es exclusiva del 
ADN y el tritio, un emisor $ débil, no produce 
o produce escaso daño cromosómico y puede 
ser detectado fácilmente. Los átomos de tri- 
tio se incorporan a la molécula de timina en 
reemplazo de los átomos de hidrógeno del 
grupo metilo en el Carbono 5. 

Los trabajos efectuados por medio de 
esta técnica permitieron la determinación de 
una serie de hechos: 


a) El material genético se duplica durante la 
interfase, en el período denominado 
S. De esta manera, el ciclo celular consta 
de un período presintético, llamado 
G]; un período de síntesis (S); un perío- 
do postsintético (G2) y la mitosis (Tay- 
lor, 1963). 

b) La duración del ciclo celular es, en gene- 
ral, constante para cada tipo celular en 
un determinado individuo 6 especie. 

c) Los cromosomas no se duplican simul- 
táneamente, sino que lo hacen siguiendo 
una cronología y un orden definido 
(Taylor, 1960). 


d) De acuerdo a la forma en que se replican 
los cromosomas, el período S puede di- 
vidirse en cuatro etapas: inicial (Sj); me- 
dia (S2); tardía (S3) y final (S4) (Bian- 
chiet al., 1965). 

e) Mediante la determinación de ciertos pa- 
rámetros es posible medir la duración 
del ciclo celular y de cada uno de los 
períodos que lo componen (Sisken, 1964). 


Las técnicas radioautográficas se emplea- 
ron para determinar los modelos de duplicación 
cromosómica en distintas especies (Martin, 
1966; Bianchi y Molina, 1966, Bianchi, et al., 
1969; Dulout et al., 1974) como así mismo la 
forma de duplicación de determinadas porcio- 
nes del genoma, como la heterocromatina (Tay- 
lor, 1960; Schmid, 1967; Lima de Faría y Ja- 
worska, 1968; Citoler y Gropp, 1969; Citoler 
et al., 1972; Fraccaro et al, 1969; Nesbitt 
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y Gartler, 1970; Schmid y Leppert, 1969; 
Bianchi, et al., 1968; Zakharov y Egolina, 
1968). 

Desde el punto de vista citotaxonómico, 
las técnicas de estudio de la duplicación cromo- 
sómica han brindado evidencias importantes. 
En tal sentido puede mencionarse el trabajo de 
Bianchi y Bianchi (1969) sobre origen del mo- 
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mica en vertebrados, en el que se compararon 
los modelos de duplicación cromosómica a 
nivel Género, a nivel Familia y a nivel Subor- 
den. 

A nivel Género, comparando el modelo 
de duplicación cromosómica de tres especies de 
Akodon: A. azarae, A, varius y A obscurus. 
A nivel Familia, con el estudio de dos marsu- 
piales (Didelphidae), Didelphis azarae y Lutreo- 
lina crassicaudata. A nivel Suborden, con el 
análisis de la duplicación cromosómica de cua- 
tro especies de serpientes: Boa constrictor 
amarali, Xenodon merremii, Philodryas pata- 
gonensis y Bothrops jararaca. 

En el género Akodon, las especies A. 
azarae, A. obscurus y A. varius tienen el cromo- 
soma 1 compartido (Tabla I). El estudio de la 
duplicación cromosómica revela que estos 
cromosomas comparten también el modelo de 
marcación radiactiva. Las regiones de dupli- 
cación tardía se localizan en el tercio proximal 
del cromosoma 1. 

En la familia Didelphidae, las dos espe- 
cies estudiadas tienen cariotipos semejantes, 
con 2n = 22 y todos los autosomas acrocén- 
tricos y de tamaño progresivamente decre- 
ciente (Tabla II). La comparación de los mode- 
los de replicación cromosómica reveló que tan- 
to los cromosomas de Didelphis azarae como 
los de Lutreolina crassicaudata presentan la 
misma marcación radiactiva durante el período 
S tardío, 


En el Suborden Squamata, las especies 
Boa constrictor amarali, Xenodon merremii, 
Philodryas ,patagonensis y Bothrops jararaca 
comparten los cromosomas 1, 2 y 3 (Tabla III). 
El análisis radioautográfico muestra que los tres 
pares de cromosomas tienen la misma mar- 
cación radiactiva at final del período S. Du- 


rante esa fase el cromosoma 1 de las 4 especies 
presenta marcación dispersa a todo lo largo. 
En el par 2 la radiactividad se detecta en el 
tercio medio del brazo corto y en la mitad dis- 
tal del brazo largo. El par 3 exhibe una gran 
concentración de granos de plata en la región 
pericentromérica de ambos brazos, 

Es decir que en la comparación interes- 
pecífica desde el nivel género al nivel suborden, 
los cromosomas de igual tamaño y morfología 
presentaron además la misma cronología y el 
mismo modélo de duplicación, 

Esta evidencia permite en consecuencia 
ampliar el concepto de cromosoma compartido 
definido en 1, diciendo que son los cromoso- 
mas Ó segmentos cromosómicos que presen- 
tan la misma morfología y tamaño como así 
también la misma cronología y modelo de du- 
plicación en especies filogenéticamente rela- 
cionadas. 


TIL Bandeo cromosómico 


1. Bandas C 

Las técnicas de ultracentrifugación analíti- 
ca de los ácidos nucleicos en gradientes de den- 
sidad de sales de Cesio, solas o con el agregado 
de Plata o Mercurio, permitió detectar la exis- 
tencia de dos clases de ADN en el genoma 
eucariótico: a) Un ADN principal, constituido 
por secuencias de bases únicas 6 repetidas 
escaso número de veces, o repetidas y dispersas, 
las cuales constituyen la mayor parte del ge- 
noma. b) Un ADN satélite, formado por se- 
cuencias de bases repetidas entre 10.000 y 
1,000,000 de veces y agrupadas en zonas res- 
tringidas de la molécula de ADN (Britten y 
Kohne, 1968). 

El mayor progreso logrado en relación a la 
citogenética fue la localización de fracciones 
determinadas de ADN en el cromosoma meta- 
fásico, mediante técnicas de hibridación in situ 
de ARN radiactivo de secuencias de bases co- 
nocidas con ADN de preparados citológicos. 
Por medio de estas técnicas, Pardue y Gall 
(1970) por un lado y Jones (1970) por otro, 
de manera simultánea, determinaron que la 
mayor parte del ADN satélite de ratón se lo- 
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caliza en la región pericentromérica de todos los 
cromosomas, con excepcién del Y. Este descu- 
brimiento significó el acortamiento definitivo 
del camino que separaba a la Biología Mole- 
cular de la Citogenética a nivel óptico. 

Durante el desarrollo de su trabajo Pardue 
y Gall observaron que cuando los preparados 
citológicos que habían sido tratados con solu- 
ciones débiles de hidróxido de sodio para desna- 
turalizar el ADN cromosómico se tefifan con 
colorante de Giemsa, las regiones pericentromé- 
ricas se coloreaban con más intensidad que 
el resto. Sobre esta base, Arrighi y Hsu (1971) 
pusieron a punto una técnica sencilla para 
demostrar la coloración diferencial. La compro- 
bación de que esta diferenciación se producía 
en Otras especies aparte del ratón y que las re- 
giones más coloreadas correspondían en la ma- 
yoría de los casos a la porción del centrómero, 
hizo que se las denominara como bandas C 
(Conferencia de París, 1971). 

El enorme valor de este método con- 
siste en que mediante procedimientos de colo- 
ración corrientes es posible poner en evidencia 
la ubicación en el cromosoma de familias de 
ADN con propiedades particulares, en este ca- 
so, la repetición de secuencias de bases. De 
acuerdo a esto, el concepto de cromosoma 
compartido se amplía, ya que no solo deben 
ser cromosomas o segmentos cromosómicos de 
igual tamaño y morfología con la misma cro- 
nología de duplicación, sino también’ con la 
misma localización de bandas C, es decir de 
ADN repetido. 


2. Bandas Q 

Los primeros intentos de caracterizar el 
ADN a nivel cromosómico. ‘fueron realizados 
por Casperson y colaboradores del Instituto 
Karolinska de Estocolmo. Partiendo de la pre- 
misa de que el Nitrógeno 7 de la guanina tiene 
una gran labilidad ante los agentes mutagé- 
nicos, se pensó que si se tefifan cromosomas 
con una sustancia colorante en cuya molécula 
se hubiera incorporado una sustancia mutagé- 
nica, se obtendría una coloración diferencial 
más intensa en las regiones ricas en Guanina- 


Citosina (G-C) (Casperson y col., 1968). El co- 
lorante utilizado fue mostaza de quinacrina, 
donde al colorante fluorescente (quinacrina) 
se une la acción mutagénica de la mostaza 
nitrogenada. Los cromosomas de hámster co- 
loreados con este producto y observados con 
microscopía de fluorescencia mostraban dife- 
renciación longitudinal consistente en la presen- 
cia de regiones transversales muy fluorescentes 
y poco fluorescentes alternadas de tamaño y 
ubicación constante para cada par cromosómi- 
co. Más tarde se demostró que era posible in- 
ducir fluorescencia diferencial con dihidroclo- 
ruro de quinacrina y que en realidad, las 
regiones cromosómicas más fluorescentes eran 
aquellas ricas en Adenina-Timina (A-T) (Elli- 
son y Barr, 1972). 

En la Conferencia de Paris (1971) se acor- 
dó denominar a este tipo de diferenciación 
longitudinal como bandas Q. 


3. Bandas G 

“Sumner y col. (1971) encontraron que si 
los preparados tratados con NaOH para obte- 
ner bandas C se incubaban en soluciones sa- 
linas, al colorear con Giemsa se producía una 
diferenciación semejante a las bandas Q. La co- 
rrespondencia entre ambos tipos de bandas se 
confirmó al analizar metafases coloreadas 
secuencialmente con quinacrina y con este mé- 
todo, La diferenciación lograda por este medio 
recibió el nombre de bandas G (Conferencia 
de Paris, 1971). 

Casi simultáneamente con Sumner y col., 
varios investigadores desarrollaron distintas va- 
riantes técnicas para obtener bandas G. Schnedl 
(1971), Drets y Shaw (1971) y Dev y col. 
(1972) desarrollaron distintos tratamientos con 
soluciones salinas luego del NaOH. 

También se pueden obtener bandas G con 
el empleo de colorante de Giemsa a pH 9 
(Patil et al., 1971), pretratamiento con urea 
(Shiraishi y Yosida, 1972), detergentes (Kato 
y Moriwaki, 1972), calor (Lomholt y Mohr, 
1971), permanganato de potasio (Utakoji, 
1972) y dodecil sulfato de sodio (Yosida y 
Sagai, 1972). Una variante metodológica la 
constituye el pretratamiento con enzimas 
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proteolíticas. Dutrillaux y col. (1971) emplea- 
ron exitosamente pronasa. Seabright (1971) 
desarrolló un método simple en base al pre- 
tratamiento con tripsina. 

Debido a la sencillez metodológica y a que 
no son necesarios equipos o aparatos muy cos- 
tosos para su análisis, las bandas G son las 
más empleadas en la actualidad para estudios 
citogenéticos. 


4. Bandas R 

En 1971 Dutrillaux y Lejeune encontraron 
que cuando los preparados se incuban en 
buffer fosfato a 8687” C durante 10 minu- 
tos y se colorean con Giemsa, se producen ban- 
das que constituyen la imagen opuesta de las 
bandas G o Q. Por este motivo se las denomi- 
nó bandas en reverso o bandas R (Conferencia 
de Paris, 1971). 


5. Otras bandas 

La introducción de variantes de distinta 
magnitud en todas estas técnicas dio lugar al 
desarrollo de innumerables métodos que in- 
ducen distintos tipos de bandeo. Así, pueden 


mencionarse las bandas Cd, que se obtienen 
por pretratamiento con solución de Earle a 
pH 8,5-9,0 a 85° C durante 45 minutos y que se 
evidencian como dos puntos simétricos en la 
región del centrómero, de igual tamaño para 
todos los cromosomas (Eiberg, 1974). Las ban- 
das T (Dutrillaux, 1973), que aparecen como 
regiones más intensamente teñidas en los teló- 
meros y que se ponen en evidencia por trata- 
miento en solución de Earle a pHS, a 80- 
85°C y coloración con naranja de acridina. 
También se han desarrollado varias técnicas 
de coloración argéntica que ponen de mani- 
fiesto las regiones cromosómicas que actúan 
como organizadores del nucléolo (Goodpasture 
y Bloom, 1975; Miller y col., 1976). 


6. Naturaleza de las bandas Q, G y R 
La hipótesis inicial de Casperson y col. 
(1968) de que las bandas Q de fluorescencia in- 


tensa correspondían a regiones cromosómicas 
ricas en G-C fue descartada ante las evidencias 
en sentido contrario que surgieron de los tra- 
bajos de Ellison y Barr (1972) y Weisblum y 
De Haseth (1973) quienes por medio de méto- 
dos radioautográficos y colorímetricos demos- 
traron que la fluorescencia de la quinacrina 
aumenta cuando se une a ADN rico en bases 
A-T y disminuye cuando se une a ADN rico en 
bases G-C. Del mismo modo, mediante el 
empleo de. anticuerpos específicos para adeno- 
sina y citosina, capaces de unirse al ADN de 
cromosomas fijados, fue posible demostrar que 
las bandas Q de mayor fluorescencia y las ban- 
das G más intensamente coloreadas correspon- 
dían a regiones ricas en A-T y las interbandas 
o regiones de menor fluorescencia O menos 
teñidas en bandeo Q o G, a regiones ricas en 
GC. (Dev y col., 1972). Las bandas R, al con- 
trario, presentan mayor coloración en las zonas 
ricas en G-C. 

Otra evidencia en tal sentido es la obteni- 
da con la inducción de bandas R en cromoso- 
mas de cerdo luego de cultivar linfocitos en 
presencia de S-bromodesoxiuridina (BrdU), un 
análogo de la timina. Este análogo de base se 
incorpora al ADN en sustitución de la timina 
y tiene la propiedad de disminuir la fluorescen- 
cia diferencial, induciendo una fluorescencia 
uniforme con quinacrina u otro fluorocromo 
semejante. Del mismo modo, los cromosomas 
de cerdo que tienen la timina de una cadena de 
ADN reemplazada por BrdU, al ser incubados 
con buffer fosfato a 85°C y subsecuentemente 
coloreados con Giemsa, presentan bandas R 
(Dulout y col., en prensa). Esto se explica 
porque las regiones ricas en A-T pierden su afi- 
nidad por el colorante al efectuarse el reempla- 
zo de la timina por BrdU, mientras que las 
regiones ricas en G-C mantienen la coloración 
con Giemsa, de manera que aparecen más in- 
tensamente coloreadas. 


Todas estas evidencias demuestran que me- 
diante distintas técnicas de bandeo es posible 
individualizar cada par cromosómico por su 
modelo de bandas, lo que significa caracterizar 
cada cromosoma por la forma de distribución 
de bases en el ADN. 
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De esta manera, los cromosomas comparti- 
dos serán aquellos cromosomas o segmentos 
cromosómicos de especies filogenéticamente re- 
lacionadas que tienen: a) igual tamaño y mor- 
fología; b) igual cronología y modelo de du- 
plicación; c) igual localización y magnitud de 
bandas C (ADN repetido); d) igual distribución 
y modelo de bandas Q, G o R (igual distribu- 
ción de regiones ricas en A-T o G-C respecti- 
vamente). 


7. Bandeo cromosómico y taxonomía. 

El empleo de las técnicas de bandeo en 
estudios taxonómicos ha sido y es muy grande. 
La posibilidad de poder establecer relaciones 
filogenéticas con certeza ha alentado a la re- 
visión citogenética de diversas taxa, lo que ha 
contribuido a dilucidar una serie considerable 
de incógnitas. 

En el género Rattus, distintas subespecies 
de Rattus rattus muestran el fenómeno de mul- 
tiformidad cromosómica, con poblaciones de 
2n = 42 y 2n = 38 cromosomas en distintas 
partes del mundo (Bianchi y col., 1969; Yosida 
y col., 1971; Capanna y Civitelli, 1971; Reig 
y col., 1972), Al hacer el estudio citogenético 
de una población de Rattus rattus alexandri- 
nus de 2n = 38 cromosomas (Dulout y col., 
1976) se compararon los modelos de bandas 
G de esta especie y la rata albina, Rattus nor- 
vegicus, de 2n = 42 cromosomas. Se constató 
la semejanza de ambos modelos de bandeo, 
confirmando observaciones anteriores (Yosida 
y Sagai, 1971). Los cariotipos de ambas espe- 
cies son iguales excepto por la presencia en 
R. rattus alexandrinus de dos pares de cromo- 
somas metacéntricos (cromosomas 3 y 4) 
ausentes en R. norvegicus. Cuando se compa- 
ran los modelos de bandas G de ambos cario- 
tipos se observa que todos los pares cromosó- 
micos de R. novergicus son homologables con 
los de R. rattus alexandrinus incluyendo los 
pares 3 y 4 de ésta, ya que el brazo largo del 
cromosoma 3 tiene la misma distribución de 
bandas G que el cromosoma 3 de R. norve- 
gicus en tanto que el brazo corto se homo- 
loga con el cromosoma 6. Los brazos largo y 


corto del cromosoma 4 de R. rattus alexandri- 
nus tienen el mismo modelo de bandas que los 
cromosomas 9 y 12 de R. norvegicus respecti- 
vamente. 


Estos resultados demuestran que median- 
te el análisis de bandas G es posible determinar 
las semejanzas cariotípicas de dos especies, 
como así mismo los reordenamientos cromo- 
sómicos que han tenido lugar. 

Otro ejemplo claro de la utilización de las 
bandas G en citotaxonomía lo constituye 
el análisis comparativo efectuado en Akodon 
molinae, Akodon azarae y Akodon obscurus 
(Bianchi y col., 1976). En este trabajo se deter- 
minó que las 3 especies comparten 10 pares de 
cromosomas o segmentos cromosómicos; A. 
molinae y A. azarae comparten 3 pares entre 
sí; A. molinae y A. obscurus.1 par y A. azarae y 
A. obscurus 1 par (Tabla IV). Este análisis 
de las bandas G en tres especies filogenéti- 
camente relacionadas pone en evidencia de 
manera clara la utilidad del análisis de los 
cariotipos por medio de técnicas de di- 
diferenciación longitudinal para análisis taxo- 
nómicos y filogenéticos. Si se analiza en tér- 
minos numéricos, A. molinae comparte el 
61,9% de su cariotipo con A. azarae y el 52,3 % 
con A. obscurus. En el mismo sentido, A. 
azarae comparte el 68,4% de sus cromosomas 
con A. molinae y el 57,8% con A. obscurus 
y a su vez, el 64,7% del cariotipo de A. obscu- 
rus está compartido con las otras dos especies 
respectivamente. Partiendo del concepto ya ex- 
puesto de que los cromosomas compartidos 
provienen del ancestro común, resulta que A. 
molinae y A. azarae estarían filogenéticamente 
más próximos entre sí que con respecto a A. 
obscurus, aún cuando A. molinae exhibe 6 
pares de cromosomas no compartidos con las 
otras dos especies y éstas solamente 3 cada 
una. 

Se han efectuado gran número de obser- 
vaciones semejantes en especies filogenética- 
mente relacionadas. Stock y Hsu (1973) compa- 
raron las bandas G del mono Rhesus (Macaca 
mulatta) con las del mono verde afticano 
(Cercopithecus aethiops) y las del hombre. 
Los cromosomas 8-20 y XY del mono Rhesus 
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son homologables con los cromosomas B 1-7 
y C 1-5 del mono verde. Además, simulando 
fusiones Robertsonianas de los cromosomas 
acrocéntricos del mono verde se homologa to- 
do el cariotipo con Rhesus excepto el par 
B 12. En relación al ser humano, los cromoso- 
mas A 1, A 7, B 2 y X del mono Rhesus se ho- 
mologan con los cromosomas humanos 1, 5, 
12 y X respectivamente. A su vez, los cromo- 
somas 14 y 15 del hombre presentan la misma 
disposición de bandas que los cromosomas A 6 
y A 7 del mono verde. 

Otros trabajos han comparado el cario- 
tipo humano con el del chimpanzé (Turleau 
y de Grouchy, 1972 y 1973; Bobrow y Madan, 
1973; Chiarelli y Lin, 1972; Egozcue y col., 
1973) por medio de diversas técnicas, demos- 
trando que el hombre comparte 11 pares de 
cromosomas con el chimpancé (cromosomas 
3,6,7,8, 11, 13, 14, 19, 21,22 y X). 


En Artiodactyla se demostró la homolo- 
gía entre los cromosomas de la oveja y la cabra 
(Nadler y col., 1974). En aves Stock y Mengden 
(1975) encontraron que el cromosoma Z es 
compartido por la paloma común (Columba 
livia), la paloma de collar (Streptopelia riso- 
ria) y la gallina (Gallus domesticus). 

Estos pocos ejemplos sirven para demos- 
trar la utilidad de las distintas técnicas de ban- 
deo para estudios citotaxonómicos, evidencian- 
do la ventaja que representa poder conocer 
el ordenamiento molecular grueso de los cro- 
mosomas, 


IV. Perspectivas futuras 


Hemos analizado el paulatino crecimiento 
del concepto de cromosoma compartido a 
partir de los estudios estrictamente morfo- 
métricos. Las técnicas desarrolladas hasta el 
presente nos permiten conocer la cronología 
de duplicación cromosómica, la ubicación de 
determinadas familias de ADN caracterizadas 
por poseer secuencias de bases repetidas y la 
localización de las regiones ricas en A-T o en 
G-C en el cromosoma. El concepto último y 
definitivo de cromosoma compartido, del cual 


las técnicas actuales son meras aproximaciones, 
es el de aquellos cromosomas o segmentos cro- 
mosómicos de especies filogenéticamente rela- 
cionadas que tienen los mismos genes ordena- 
dos funcional y estructuralmente de la misma 
manera. 

Actualmente se están dando los primeros 
pasos en este sentido. Los puntos de partida pa- 
ra el mapeo genético de Jos cromosomas han si- 
do las técnicas de hibridación de células somá- 
ticas (Ephrussi y Weiss, 1965; Ephrussi, 1966; 
Ruddle, 1973) y el desarrollo de la genética de 
células en cultivo (Ruddle, 1973). Mediante 
estos métodos ha sido posible, por ejemplo, 
la ubicación en el brazo corto del cromosoma 
X humano de los genes para Glucosa-6-fosfato 
deshidrogenasa (G6PD), fosfogliceratoquinasa 
(PGK), hipoxantina-guanina fosforibosiltrans- 
ferasa (HGPRT) (Ricciuti y Ruddle, 1973). 

Estos y otros resultados permiten pensar 
que no está lejano el momento en que sea po- 
sible determinar el ordenamiento de deter- 
minados genes en determinados cromosomas 
y basar gran parte de los estudios filogenéti- 
cos y taxonómicos en estos hechos. 
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TABLA I 


Tamaño del cromosoma 1 del autosoma más pequeño en distintas especies de Akodon. Las 
dimensiones están expresadas en porcentaje del complejo haploide. Tomado de Bicnhi et al. 
1971. 














Autosoma 
ESPECIE CROMOSOMA 1 más 

pequeño 
A. obscurus 10,1 + 0,72 1,9 + 0,42 
A. azarae 10,9 + 0,63 1,7 +0,51 
A. varius simulator 10,9 + 0,83 1,7 + 0,38 
A. varius neocenus 10,7 + 0,62 1,7 £ 0,40 
A. iviensis tucumanensis 11,1 + 0,64 1,7 + 0,36 
A, boliviensis spegazzinii 10,6 + 0,59 1,8 + 0,46 
Bolomys albiventer 10,8 + 0,70 18 £0,46 
A. longipilis 6,2 0,52 1,7 + 0,43 
A. xanthorhinus 6,0 + 0,45 1,8 + 0,42 

Brazo largo Brazo corto Total 
A. dolores 10,3 + 0,78 894068 19,2 +0,88 1,8 + 0,32 
A. molinae 10,2 + 0,74 814064 183086 1,9 + 0,42 
A. urichi venezuelensis 10,5 + 0,63 9,5 40,48 20,0 40,86 2,0 0,55 
A. illuteus 11,4 £063 4,1 032 155053 1,9 + 0,48 
TABLA IL 


Tamaño de los cromosomas compartidos entre Didelphis azarae y Lutreolina crassicaudata 
expresado en porcentaje del complejo haploide. Tomado de Bianchi y Bianchi, 1969. 








Pares autosómicos 
Especie 
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
D. azarae 14,03 13,08 12,08 932 863 821 8il 801 773 701 


L. crassicaudata 14,32 13,20 12,46 9,30 8,60 8,41 8,05 7,69 7,05 6,85 
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TABLA III 





Tamaño y relación de brazos de los cromosomas 1, 2 y 3 de Boa constrictor amarali (B. c. c.) Xenodon 
merremii (X. m.), Phylodrias patagonensis (P. p.) y Bothrops jararaca (B. j:). El tamaño de los cro- 


'mosomas se expresa en porcentaje del complejo haploide. Tomado de Bianchi y Bianchi, 1969. 











Cromosoma 1 Cromosoma 2 Cromosoma 3 
Relación Relación Relación 
Tamaño Brazos Tamaño Brazos Tamaño Brazos 
B.c.c, 21,8 +1,1 1,06 17,9 + 1,2 1,54 13,01 + 0,7 1,15 
X.m. 21,9 + 1,2 1,07 17,8 £ 1,2 1,56 12,8 +0,62 1,13 
Php. 22,0 + 1,01 1,06 18,2 + 0,98 1,55 13,01 0,61 1,13 
Bj. 22,2 £ 1,07 1,07 18,1 + 1,01 1,57 12,9 +0,50 1,14 
TABLA IV 


Correspondencia de los modelos de bandas G entre pares cromosómicos de A. molinae, A. azarae y 
A. obscurus. Tomado de Bianchi ef al., 1976. 











A. molinae 18L) 10) 2 3 4 6 1 8 - 9 - 10 
A, azarae 1 3 2 4 5 T = 8&8 - 9 10 = 
A. obscurus 1 2 3 4 5 1 - 8 y = - 10 
A. molinae 1 > Rr B - = 14 - 15 - 6 17 
A. azarae 1 - 12 - B —- - 14 15 16 - 17 
A. obscurus 1 2 = - - B = = - 4 - 15 
A. molinae 18 19 20 - - ¥ - - 
A. azarae - - 18 - x - - = 
A. obscurus - = 16 - - x - - * 





